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Qy 5 ThrGluLysProThrAspAlaTyrGlyGluLeuAspPheThrGlyAlaGlyArgLysHis 24 

Db 3 ACGGAGAA :CCACC riTGCCTACGGAGAGCTGGACTTCACGGGGGCCGGCCGCAAGCAC 62 



25 SerAsnPheLeuAr JleuSerAspArgThrAspProAlaAlaValTyr SerLeuValThr 44 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
63 AGCAATTTCCTCCC-C-CTCTCTGACCGAACGGATCCAGCTGCAGTTTATAGTCTGGTCACA 122 



45 ArgThrlrpGlyPheArgAlaProAsnLeuValValSerValLeuGlyGlySerGlyGly 6 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

123 CGCACATGGGGCTTCCGTGCCCCGAACCTGGTGGTGTCAGTGCTGGGGGGATCGGGGGGC 182 



Qy 65 ProValLeuGlnThrTrpLeuGlnAspLeuLeuArgArgGlyLeuValArgAlaAlaGln 84 

Db 183 CCCGTCCTCCAGACCTGGCTGCAGGACCTGCTGCGTCGTGGGCTGGTGCGGGCTGCCCAG 2 42 



Qy 85 SerThrGlyAlaTrpIleValThrGlyGlyLeuHisThrGlylleGlyArgHisValGly 104 



3 . IGGATTGTCACTGGGGGTCTGCACACGGGCATCGGCCGGCATGIIGGI 
3 ValAlaValArgAspHisGlnMetAlaSerThrGlyGlyThrLysValValAlaMetGly 

3 gtgg :tgta :gggaccatcagatggccagcactgggggcaccaaggtggtggccatgggt 

3 ValAlaProTrpGlyValValArgAsnArgAspThrLeuIleAsnProLysGlySerPhe 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
i GTGGCCCCCTGGGGTGTGGTCCGGAATAGAGACACCCTCATCAACCCCAAGGGCTCGTTC 

3 ProAlaArgTyrArgTrpArgGlyAspProGluAspGlyValGlnPheProLeuAspTyr 

3 CCTGCGAGGTACCGGTGGCGCGGTGACCCGGAGGACGGGGTCCAGTTTCCCCTGGACTAC 

3 AsnTyrSerAlaPhePheLeuValAspAspGlyThrHisGlyCysLeuGlyGlyGluAsn 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 AACTACTCGGCCTTCTTCCTGGTGGACGACGGCACACACGGCTGCCTGGGGGGCGAGAAC 

3 ArgPheArgLeuArgLeuGluSerTyrlleSerGlnGlriLysThrGlyValGlyGlyThr 

3 CGCTTCCGCTTGCGCCTGGAGTCCTACArCTCACAGCAGAAGACGGGCGTGGGAGGGACT 

3 GlylleAspIleProValLeuLeuLeuLeuIleAspGlyAspGluLysMetLeuThrArg 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 GGAATTGACATCCCTGTCCTGCTCCTCCTGATTGATGGTGATGAGAAGATGTTGACGCGA 

3 IleGluAsnAlaThrGlnAlaGlnLeuProCysLeuLeuValAlaGlySerGlyGlyAla 

3 ATAGAGAACGCCACCCAGGCTCAGCTCCCATGTCTCCTCGTGGCTGGCTCAGGGGGAGCT 

3 AlaAspCysLeuAlaGluThrLeuGluAspThrLeuAlaProGlySerGlyGlyAlaArg 

3 GCGGACTGCCTGGCGGAGACCCTGGAAGACACTCTGGCCCCAGGGAGTGGGGGAGCCAGG 

3 GlnGlyGluAlaArgAspArglleArgArgPhePheProLysGlyAspLeuGluValLeu 

3 CAAGGCGAAGCCCGAGATCGAATCAGGCGTTTCTTTCCCAAAGGGGACCTTGAGGTCCTG 

3 GlnAlaGlnValGluArglleMetThrArgLysGluLeuLeuThrValTyrSerSerGlu 

3 CAGGCCCAGGTGGAGAGGATTATGACCCGGAAGGAGCTCCTGACAGTCTATTCTTCTGAG 

3 AspGlySerGluGluPheGluThrlleValLeuLysAlaLeuValLysAlaCysGlySer 

3 GATGGGTCTGAGGAATTCGAGACCATAGTTTTGAAGGCCCTTGTGAAGGCCTGTGGGAGC 

3 SerGluAlaSerAlaTyrLeuAspGluLeuArgLeuAlaValAlaTrpAsnArgValAsp 

3 TCGGAGGCCTCAGCCTACCTGGATGAGCTGCGTTTGGCTGTGGCTTGGAACCGCGTGGAC 

3 IleAlaGlnSerGluLeuPheArgGlyAspIleGlnTrpArgSerPheHisLeuGluAla 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 

3 ATTGCCCAGAGTGAACTCTTTCGGGGGGACATCCAATGGCGGTCCTTCCATCTCGAAGCT 

3 SerLeuMetAspAlaLeuLeuAsnAspArgProGluPheValArgLeuLeuIleSerHis 

3 TCCCTCATGGACGCCCTGCTGAATGACCGGCCTGAGTTCGTGCGCTTGCTCATTTCCCAC 

3 GlyLeuSerLeuGlyHisPheLeuThrProMetArgLeuAlaGlnLeuTyrSerAlaAla 

3 GGCCTCAGCCTGGGCCACTTCCTGACCCCGATGCGCCTGGCCCAACTCTACAGCGCGGCG 

3 Pre SerAsr. SerLeuIleArgAsnLeuLeuAspGlnAlaSerHisSerAlaGlyThrLy s 

3 CCCTCCAACTCGCTCATCCGCAACCTTTTGGACCAGGCGTCCCACAGCGCAGGCACCAAA 

3 AlaProAlaLeuLysGlyGlyAlaAlaGluLeuArgProProAspValGlyHisValLeu 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 GC G G G AGC C C T AAAAGGGGGAGC T GCGGAC 37 G 



445 Ar ifMetXeuLeuGlyLysMetCysAlaProArgTyrProSerGlyGlyAlalrpAspPro 464 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1323 AGGATGCI 3CTGGGGAAGATGTGCGCGCCGAGGTACCCCTCCGGGGGCGCCTGGGACCCT 13 82 

465 HisProGlyGlnGlyPheGlyGluSerMetTyrLeuLeuSerAspLysAlaThrSerPro 48 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

i? ; 3 :ac : :aggc :agggcttcggggagagcatgtatctgctctcggacaaggccacctcgccg 1442 

48 5 LeuSerLeuAspAlaGlyLeuGlyGlnAlaProTrpSerAspLeuLeuLeuTrpAlaLeu 504 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1443 CTCTCGCTGGATGCTGGCCTCGGGCAGGCCCCCTGGAGCGACCTGCTTCTTTGGGCACTG 15 02 

5 05 LeuLeuAsnArgAlaGlnMetAlaMetTyrPheTrpGluMetGlySerAsnAlaValSer 52 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

15 03 TTGCTGAACAGGGCACAGATGGCCATGTACTTCTGGGAGATGGGTTCCAATGCAGTTTCC 1562 

52 5 SerAlaLeuGlyAlaCysLeuLeuLeuArgValMetAlaArgLeuGluProAspAlaGlu 5 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1563 TCAGCTCTTGGGGCCTGTTTGCTGCTCCGGGrGATGGCACGCCTGGAGCCTGACGCTGAG 1622 

5 45 GluAlaAlaArgArgLysAspLeuAlaPheLysPheGluGlyMetGlyValAspLeuPhe 56 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1623 GAGGCAGCACGGAGGAAAGACCTGGCGTTCAAGTTTGAGGGGATGGGCGTTGACCTCTTT 16 82 

565 GlyGluCysTyrArgSerSerGluValArgAlaAlaArgLeuLeuLeuArgArgCysPro 584 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

16 83 GGCGAGTGCTATCGCAGCAGTGAGGTGAGGGCTGCCCGCCTCCTCCTCCGTCGCTGCCCG 17 42 

5 85 LeuTrpGlyAspAlaThrCysLeuGlnLeuAlaMetGlnAlaAspAlaArgAlaPhePhe 604 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1743 CTCTGGGGGGATGCCACTTGCCTCCAGCTGGCCATGCAAGCTGACGCCCGTGCCTTCTTT 18 02 

6 05 AlaGlnAspGlyValGlnSerLeuLeuThrGlnLysTrpTrpGlyAspMetAlaSerThr 62 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

18 03 GCCCAGGATGGGGTACAGTCTCTGCTGACACAGAAGTGGTGGGGAGATATGGCCAGCACT 1862 

625 ThrProIleTrpAlaLeuValLeuAlaPhePheCysProProLeuIleTyrThrArgLeu 6 44 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1863 ACACCCATCTGGGCCCTGGTTCTCGCCTTCTTTTGCCCTCCACTCATCTACACCCGCCTC 1922 

6 45 IleThrPheArgLysSerGluGluGluProThrArgGluGluLeuGluPheAspMetAsp 66 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1923 ATCACCTTCAGGAAATCAGAAGAGGAGCCCACACGGGAGGAGCTAGAGTTTGACATGGAT 19 82 

665 SerVallleAsnGlyGluGlyProValGlyThrAlaAspProAlaGluLysThrProLeu 684 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

19 83 AGTGTCATTAATGGGGAAGGGCCTGTCGGGACGGCGGACCCAGCCGAGAAGACGCCGCTG 2 0 42 

685 GlyValProArgGlnSerGlyArgProGlyCysCysGlyGlyArgCysGly: v/\r iArq 704 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 0 43 GGGGTCCCGCGCCAGTCGGGCCGTCCGGGTTGCTGCGGGGGCCGCTGCGGGGGGCGCCGG 2102 

705 CysLeuArgArgTrpPheHisPheTrpGlyAlaProValThrllePheMetGlyAsnVal 72 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2103 TGCCTACGCCGCTGGTTCCACTTCTGGGGCGCGCCGGTGACCATCTTCATGGGCAACGTG 2162 

72 5 ValSerTyrLeuLeuPheLeuLeuLeuPheSerArgValLeuLeuValAspPheGlnPro 744 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2163 GTCAGCTACCTGCTGTTCTTGCTGCTTTTCTCGCGGGTGCTGCTCGTGGATTTCCAGCCG 2222 

745 AlaProProGlySerLeuGluLeuLeuLeuTyrPheTrpAlaPheThrLeuLeuCysGlu 76 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2223 GCGCCGCCCGGCTCCCTGGAGCTGCTGCTCTATTTCTGGGCTTTCACGCTG TGTGCGAG 11 = 2 

765 GluLeuArgGlnGlyLeuSerGlyGlyGlyGlySerLeuAlaSerGlyGlyProGlyPro 78 4 

22 83 GAACTGCGCCAGGGCCTGAGCGGAGGCGGGGGCAGCCTCGCCAGCGGGGGCCCCGGGCCT 23 42 

78 5 GlyHisAlr.SerLeuSerGlnArgLeuArgLeuTyrLeuAlaAspSerT] 1 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2343 :agcgcctgcgcctctacctcgccgacagctggaaccagtgc 2402 



SOS AspLeuValAlaLeuThrCysPheLeuLeuGlyValGlyCysArgLeuThrPr jGlyLei 

2 403 GACCTAGTGGCTCTCACCTGCTTCCTCCTGGGCGTGGGCTGCCGGCTGACCCCGGGTTTG 2 462 

825 TyrHisLeuGlyArgThrValLeuCysIleAspPheMetValPheThrValArgLeuLeu 8 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 463 TACCAGCTGGGCCGCACTGTCCTCTGCATCGACTTCATGGTTTTCACGGTGCGGCTGCTT 2522 

8 45 HisIlePheThrValAsnLysGlnLeuGlyProLysIleVallleValSerLysMetMet 86 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 5 23 CACATCTTCACGGTCAACAAACAGCTGGGGCCCAAGATCGTCATCGTGAGCAAGATGATG 2 5 8 2 

865 LysAspValPhePhePheLeuPhePheLeuGlyValTrpLeuValAlaTyrGlyValAla 884 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 5 83 AAGGACGTGTTCTTCTTCCTCTTCTTCCTCGGCGTGTGGCTGGTAGCCTATGGCGTGGCC 26 42 

3 3 5 Thr GluGlyLeuLeuAr gPr oArgAspSer AspPhePr oSer I leLeuAr gAr gValPhe 9 0 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
26 43 ACGGAGGGGGTCCTGAGGCCACGGGACAGTGACTTCCCAAGTATCCTGCGCCGCGTCTTC 2 702 

9 05 TyrArgProTyrLeuGlnllePheGlyGlnlleProGlnGluAspMetAspValAlaLeu 92 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 703 TACCGTCCCTACCTGCAGATCTTCGGGCAGATTCCCCAGGAGGACATGGACGTGGCCCTC 2 762 

925 MetGluHisSerAsnCysSerSerGluProGlyPheTrpAlaHisProProGlyAlaGln 9 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 763 ATGGAGCACAGCAACTGCTCGTCGGAGCCCGGCTTCTGGGCACACCCTCCTGGGGCCCAG 2 822 

9 45 AlaGlyThrCysValSerGlnTyrAlaAsnTrpLeuValValLeuLeuLeuValllePhe 96 4 

2 823 GCGGGCACCTGCGTCTCCCAGTATGCCAACTGGCTGGTGGTGCTGCTCCTCGTCATCTTC 2 8 82 

965 LeuLeuValAlaAsnlleLeuLeuValAsnLeuLeuIleAlaMetPheSerTyrThrPhe 984 

2 8 83 CTGCTCGTGGCCAACATCCTGCTGGTCAACTTGCTCATTGCCATGTTCAGTTACACATTC 2 9 42 

9 85 GlyLy sValGlnGlyAsnSerAspLeuTyr TrpLy sAlaGlnArgTyrArgLeu! leAr g 10 0 4 



:CATCTCCCACTTG( 



Qy 1025 LeuLeuArgGlnLeuCysArgArgProArgSerProGlnProSerSerProAlaLeuGlu 10 44 

Db 3063 CTGCTCAGGCAATTGTGCAGGCGACCCCGGAGCCCCCAGCCGTCCTCCCCGGCCCTCGAG 3122 

Qy 1045 HisPheArgValTyrLeuSerLysGluAlaGluArgLysLeuLeuIhrlrpGluSerVal 1064 

Db 3123 CAT T TCCGGGT T TACCT T TCTAAGGAAGCCGAGCGGAAGCTGCTAACGTGGGAATCGGTG 3182 

Qy 1 PheLeuLeuAlaArgAlaArgAspLysArgGiuSerAspSerGluArg 1084 

Db 3183 CATAAGGAGAACTTTCTGCTGGCACGCGCTAGGGACAAGCGGGAGAGCGACTCCGAGCGT 3242 

Qy 1085 LeuGluArgThrSerGlnLysValAspLeuAlaLeuLysGlnLeuGlyHisIleArgGlu 1104 

Db 3243 CTGGAGCGCACGTCCCAGAAGGTGGACTTGGCACTGAAACAGCTGGGACACATCCGCGAG 3302 

Qy 1105 TyrGluGlnArgLeuLysValLeuGluArgGluValGlnGlnCysSerArgValLeuGly 1124 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 3°r - iGTGCTGGAGCGGGAGGTCCAGCAGTGTAGCCGCGTCCTGGGG 3362 



» TrpValThr 112' 
; TGGGTGACG 33 7: 
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US-10-643-795A-123 ( 



127) x US-09-976-858-105 (1-3810) 

5 ThrGluLysProThrAspAlaTyrGlyGluLeuAspPheThrGlyAlaGlyArgLysHis 2 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 ACGGAGAAGCCCACCGATGCCTACGGAGAGCTGGACTTCACGGGGGCCGGCCGCAAGCAC 62 

25 SerAsnPheLeuArgLeuSerAspArgThrAspProAlaAlaValTyrSerLeuValThr 44 

63 AGCAATTTCCTCCGGCTCTCTGACCGAACGGATCCAGCTGCAGTTTATAGTCTGGTCACA 122 

45 ArglhrlrpGlyPheArgAlaProAsr.OeuValValSerValLeuGlyGlySerGlyGly 6 4 
I I I I I I I I I I \ \ \ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

123 CGCACATGGGGCTTCCGTGCCCCGAACCTGGTGGTGTCAGTGCTGGGGGGATCGGGGGGC 182 

65 ProValLeuGlnThrTrpLeuGlnAspLeuLeuArgArgGlyLeuValArgAlaAlaGln 8 4 

183 CCCGTCCTCCAGACCTGGCTGCAGGACCTGCTGCGTCGTGGGCTGGTGCGGGCTGCCCAG 2 42 

85 SerlhrGlyAlaTrpIleValThrGlyGlyLeuHisThrGlylleGlyArgHisValGly 104 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
243 AGCACAGGAGCCIGGAOTGTCACTGGGGGTCTGCACACGGGCAI OGGC OGGCATGTTGGT 302 

105 ValAlaValArgAspHisGlnMetAlaSerThrGlyGlyThrLysValValAlaMetGly 12 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

303 GOGG'OOGOA'OGGGACCATCAGATGGCCAGCACTGGGGGCACOOAA 0 00 000 001 OAOGGGT 362 

125 ValAlaProTrpGlyValValArgAsnArgAspThrLeuIleAsnProLysGlySerPhe 144 
363 GTGGCCCCCTGGGGTGTGGTCCGGAATAGAGACACCCTCATCAACCCCAAGGGCTCGTTC 422 
145 ProAIaAr irlyrArgTrpArgGlyAspProGluAspGlyValGlnPhePr oLeuAspIyr 164 



423 3CIGCGAGGTACCGGTGGCGCGGTGACCCGGAGGACGGGGTCCA33333 I I 3333-A33AC 4 ; 2 

165 AsnTyrSerAlaPhePheLeuValAspAspGlyThrHisGlyCysLeuGlyGlyGluAsn 184 

433 AACTACTCGGCCTTCTTCCTGGTGGACGACGGCACACACGGCTGCCTGGGGGGCGAGAAC 5 42 

135 ArgPheArgLeuArgLeuGluSerTyrlleSerGlnGlnLysThrGlyValGlyGlyThr 204 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5 4 3 C GC T T C 3 G 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3GAGTCC T ACAT C T CACAGCAGAAGACGGGC G 1 3- 3 3A 3 3 3 A 3 3 602 

2 05 GlylleAspIleProValLeuLeuLeuLeuIleAspGlyAspGluLysMetLeuThrArg 22 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

£03 GGAATTGACATCCCTGTCCTGCTCCTCCTGATTGATGGTGATGAGAAGATG33GACGCGA -332 

225 IleGluAsnAlaThrGlnAlaGlnLeuProCysLeuLeuValAlaGlySerGlyGlyAla 2 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

663 ATAG3 GAGCT 722 

2 45 AlaAspCysLeuAlaGluThrLeuGluAspThrLeuAlaProGlySerGlyGlyAlaArg 26 4 

723 GCGGACTGCCTGGCGGAGACCCTGGAAGACACTCTGGCCCCAGGGAGTGGGGGAGCCAGG 7 82 

2:6 5 GlnGlyGluAlaArgAspArglleArgArgPhePheProLysGlyAspLeuGluValLeu 284 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

783 CAAGGCGAAGCCCGAGATCGAATCAGGCGTTTCTTTCCCAAAGGGGACCTTGAGGTCCTG 842 

2 85 GlnAlaGlnValGluArglleMetThrArgLysGluLeuLeuThrValTyrSerSerGlu 304 

8 43 CAGGCCCAGGTGGAGAGGATTATGACCCGGAAGGAGCTCCTGACAGTCTATTCTTCTGAG 9 02 

3 05 AspGlySerGluGluPheGluThrlleValLeuLysAlaLeuValLysAlaCysGlySer 32 4 

9 03 GATGGGTCTGAGGAATTCGAGACCATAGTTTTGAAGGCCCTTGTGAAGGCCTGTGGGAGC 962 
325 SerGluAlaSerAlaTyrLeuAspGluLeuArgLeuAlaValAlaTrpAsnArgValAsp 3 44 
963 TCGGAGGCCTCAGCCTACCTGGATGAGCTGCGTTTGGCTGTGGCTTGGAACCGCGTGGAC 1022 
3 45 IleAlaGlnSerGluLeuPheArgGlyAspIleGlnTrpArgSerPheHisLeuGluAla 36 4 

1023 ATTGCCCAGAGTGAACTCTTTCGGGGGGACATCCAATGGCGGTCCTTCCATCTCGAAGCT 10 82 

365 SerLeuMetAspAlaLeuLeuAsnAspArgProGluPheValArgLeuLeuIleSerHis 384 

10 83 TCCCTCATGGACGCCCTGCTGAATGACCGGCCTGAGTTCGTGCGCTTGCTCATTTCCCAC 1142 

3 85 GlyLeuSerLeuGlyHisPheLeuThrProMetArgLeuAlaGlnLeuTyrSerAlaAla 40 4 
1143 GGCCTCAGCCTGGGCCACTTCCTGACCCCGATGCGCCTGGCCCAACTCTACAGCGCGGCG 12 02 

40 5 ProSerAsnSerLeuIleArgAsnLeuLeuAspGlnAlaSerHisSerAlaGlyThrLys 42 4 

12 03 CCCTCCAACTCGCTCATCCGCAACCTTTTGGACCAGGCGTCCCACAGCGCAGGCACCAAA 1262 

425 AlaProAlaLeuLysGlyGlyAlaAlaGluLeuArgProProAspValGlyHisValLeu 444 

1263 GCCCCAGCCCTAAAAGGGGGAGCTGCGGAGCTCCGGCCCCCTGACGTGGGGCATGTGCTG 1322 

4 45 ArgMetLeuLeuGlyLysMetCysAlaProArgTyrProSerGlyGlyAlalrpAspPro 46 4 
1323 AGGATGCTGCTGGGGAAGATGTGCGCGCCGAGGTACCCCTCCGGGGGCGCCTGGGACCCT 1382 

465 HisProGlyGlnGlyPheGlyGluSerMetTyrLeuLeuSerAspLysAlaThrSerPro 48 4 

1383 CACCCAGGCCAGGGCTTCGGGGAGAGCATGTATCTGCTCTCG3 - M.GG - 3 3CCG 1442 

485 LeuSerLeuAspAlaGlyLeuGlyGlnAlaProTrpSerAspLeuLeuLeuTrpAlaLeu 504 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1443 CTCTCG33G3-A3G33G33CTCGGGCAGGCCCCCTGGAGCGACCTGCT1 



505 LeuLeuAsnArgAlaGlnMetAlaMetTyrPheTrpGluMet' _ -_ 524 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1503 TTGCT 3AACAGGGCACAGATGGCCATGTACTTCTGGGAGATGGGTTCCAATGCAGTTTCC 1562 

525 SerAlaLeuGlyAlaCysLeuLeuLeuArgValMetAlaArgLeuGluProAspAlaGlu 5 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1563 TCAGCTCTTGGGGCCTGTTTGCTGCTCCGGGTGATGGCACGCCTGGAGCCTGACGCTGAG 1622 

5 45 GluAlaAlaArgArgLysAspLeuAlaPheLysPheGluGlyMetGlyValAspLeuPhe 56 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1 6 2 3 GAGGCAGCACGGAGGAAAGACCTGGCGTTCAAGTTTGAGGGGATGGGCGTTGACCTCTTT 16 82 

56 5 GlyGluCysTyrArgSerSerGluValArgAlaAlaArgLeuLeuLeuArgArgCysPro 584 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I 
16? ' !GA : ATCGCAGCAGTGAGGTGAGGGCTGCCCGCCTCCTCCTCCGTCGCTGCCCG 1742 

585 LeuTrpGlyAspAlaThrCysLeuGlnLeuAlaMetGlnAlaAspAlaArgAIaPl ePhe 604 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1743 CT ATGCAAGCTGACGCCCGTGCCTTCTTT 1802 

6 05 AlaGlnAspGlyValGlnSerLeuLeuThrGlnLysTrpTrpGlyAspMetAlaSerThr 62 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

18 03 GCCCAGGATGGGGTACAGTCTCTGCTGACACAGAAGTGGTGGGGAGATATGGCCAGCACT 1862 

625 ThrProIleTrpAlaLeuValLeuAlaPhePheCysProProLeuIleTyrThrArgLeu 6 44 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1863 ACACCCATCTGGGCCCTGGTTCTCGCCTTCTTTTGCCCTCCACTCATCTACACCCGCCTC 1922 

6 45 IleThrPheArgLysSerGluGluGluProThrArgGluGluLeuGluPheAspMetAsp 66 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1923 ATCACCTTCAGGAAATCAGAAGAGGAGCCCACACGGGAGGAGCTAGAGTTTGACATGGAT 19 82 

665 SerVallleAsnGlyGluGlyProValGlyThrAlaAspProAlaGluLysThrProLeu 684 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

19 83 AGTGTCATTAATGGGGAAGGGCCTGTCGGGACGGCGGACCCAGCCGAGAAGACGCCGCTG 2 0 42 

6 85 GlyValProArgGlnSerGlyArgProGlyCysCysGlyGlyArgCysGlyGlyArgArg 70 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 0 43 GGGGTCCCGCGCCAGTCGGGCCGTCCGGGTTGCTGCGGGGGCCGCTGCGGGGGGCGCCGG 2102 

705 CysLeuArgArgTrpPheHisPheTrpGlyAlaProValThrllePheMetGlyAsnVal 72 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2103 TGCCTACGCCGCTGGTTCCACTTCTGGGGCGCGCCGGTGACCATCTTCATGGGCAACGTG 2162 

725 ValSerTyrLeuLeuPheLeuLeuLeuPheSerArgValLeuLeuValAspPheGlnPro 744 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2163 GTCAGCTACCTGCTGTTCTTGCTGCTTTTCTCGCGGGTGCTGCTCGTGGATTTCCAGCCG 2222 

7 45 AlaProProGlySerLeuGluLeuLeuLeuTyrPheTrpAlaPheThrLeuLeuCysGlu 76 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2223 GCGCCGCCCGGCTCCCTGGAGCTGCTGCTCTATTTCTGGGCTTTCACGCIGCTGTGCGAG 22 82 

765 GluLeuArgGlnGlyLeuSerGlyGlyGlyGlySerLeuAlaSerGlyGlyProGlyPro 78 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2283 GAA AGCGGAGGCGGGGGCAGCCTCGCCAGCGGGGGCCCCGGGCCT 2342 

785 GlyHisAlaSerLeuSerGi'.Ar 'LeuAr irLeuIyrleuAlaAsrSer IrrAsnGlnCys 804 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2343 GGCCATGCCTCACTGAGCCAGCGCCTGCGCCTCTArrTrG A T z402 

805 AspLeuValAlaLeuThrCysPheLeuLeuGlyValGlyCysArgLeuThrProGlyLeu 82 4 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 403 GACCTAGTGGCTCTCACCTGCTTCCTCCTGGGCGTGGGCTGCCGGCTGACCCCGGGTTTG 2 462 

825 TyrHisLeuGlyArgThrValLeuCysIleAspPheMetValPheThrValArgLeuLeu 8 44 
2 463 TACCACCTGGGCCGCACTGTCCTCTGCATCGACTTCATGGTTTTCACGGTGCGGCTGCTT 2522 

8 45 HisIlePheThrValAsnLysGlnLeuGlyProLysIleVallleValSerLysMetMet 86 4 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 5 2 3 CACATC 1 1 GACGGTCAACAAACAGCTGGGGCCCAAGATCGTCATCGTGAGCAAGATGATG 2 5 8 2 



Qy 865 LysAspValPhePhePheLeuPhePheLeuGlyValTrpLeuValAlaTyrGlyValAla 884 

Db 2583 AAGGACGTGTTCTTCTTCCTCTTCT' 2642 

Qy 885 ThrGluGlyLeuLeuArgProArgAspSerAspPheProSerlleLeuArgArgValPhe 904 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 2(4" a : :- ; - :- :- :- :- : z : : r ; agggcacgggacagtgacttcccaagtatcctgcgccgcgtcttc 2702 

Qy 905 TyrArgProTyrLeuGlnllePheGlyGlnlleProGlnGluAspMetAspValAlaLeu 924 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 2 703 TACCGTCCCTACCTGCAGATCTTCGGGCAGATTCCCCAGGAGGACATGGACGTGGCCCTC 2 762 

Qy 925 MetGluHisSerAsnCysSerSerGluProGlyPheTrpAlaHisProProGlyAlaGln 944 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2763 AT :TCGTCGGAGCCCGGCTTCTGGGCACACCCTCCTGGGGCCCAG 2822 

Qy 945 AlaGlylhrCysValSerGlnTyrAlaAsnTrpLeuValValLeuLeuLeuValllePhe 964 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db ICAGTATGCCAACTGGCTGGTGGTGCTGCTCCTCGTCATCITC 2882 

Qy 965 LeuLeuValAlaAsnlleLeuLeuValAsnLeuLeuIleAlaMetPheSerTyrThrPhe 984 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2 8 83 CTGCTCGTGGCCAACATCCTGCTGGTCAACTTGCTCATTGCCATGTTCAGTTACACATTC 2942 

Qy 985 GlyLysValGlnGlyAsnSerAspLeuTyrTrpLysAlaGlnArgTyrArgLeuIleArg 1004 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2943 GGCAAAGTACAGGGCAACAGCGATCTCTACTGGAAGGCGCAGCGTTACCGCCTCATCCGG 3002 

Qy 1005 GluPheHisSerArgProAlaLeuAlaProProPhelleVallleSerHisLeuArgLeu 1024 

Db 3003 GAATTCCACTCTCGGCCCGCGCTGGCCCCGCCCTTTATCGTCATCTCCCACTTGCGCCTC 3062 

Qy 1025 LeuLeuArgGlnLeuCysArgArgProArgSerProGlnProSerSerProAlaLeuGlu 1044 

Db 3 063 CTGCTCAGGCAATTGTGCAGGCGACCCCGGAGCCCCCAGCCGTCCTCCCCGGCCCTCGAG 3122 

Qy 1045 HisPheArgValTyrLeuSerLysGluAlaGluArgLysLeuLeuThrTrpGluSerVal 1064 

Db 3123 CATTTCCGGGTTTACCTTTCTAAGGAAGCCGAGCGGAAGCTGCTAACGTGGGAATCGGTG 3182 

Qy 1065 HisLysGluAsnPheLeuLeuAlaArgAlaArgAspLysArgGluSerAspSerGluArg 1084 

Db 3183 CATAAGGAGAACTTTCTGCTGGCACGCGCTAGGGACAAGCGGGAGAGCGACTCCGAGCGT 3242 

Qy 1085 LeuGluArgThrSerGlnLysValAspLeuAlaLeuLysGlnLeuGlyHisIleArgGlu 1104 

Db 3243 CTGGAGCGCACGTCCCAGAAGGTGGACTTGGCACTGAAACAGCTGGGACACATCCGCGAG 3302 

Qy 1105 TyrGluGlnArgLeuLysValLeuGluArgGluValGlnGlnCysSerArgValLeuGly 1124 

Db 33 03 TACGAACAGCGCCTGAAAGTGCTGGAGCGGGAGGTCCAGCAGTGTAGCCGCGTCCTGGGG 3362 

Qy 1125 TrpValThr 1127 

Db 3363 TGGGTGACG 33 71 



